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Un ser humano es parte del todo que llamamos universo, una parte limitada en el tiempo y 
en el espacio. Está convencido de que él mismo, sus pensamientos y sus 
sentimientos, son algo independiente de los demás, una especie de ilusión óptica de 
su conciencia.  
 
Esa ilusión es una cárcel para nosotros, los limita a nuestros deseos personales y a 
sentir afecto por los pocos que tenemos más cerca. Nuestra tarea tiene que ser 
liberarnos de esa cárcel, ampliando nuestro círculo de compasión, para abarcar a 
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Los estudios basados en genética molecular cobran gran importancia ya que 
ofrecen la posibilidad de conocer la estructura de las poblaciones y proporcionar 
datos científicos para la implementación de normas tendientes a protegerlas. El 
jurel aleta amarilla, Caranx hippos, es considerado como uno de los peces con 
una distribución amplia en el Atlántico occidental, constituyéndose en una de las 
principales especies objeto de la pesquería artesanal en aguas colombianas; sin 
embargo, es poco lo que se conoce en cuanto a su estructura poblacional. En 
este sentido, el presente estudio se propuso evaluar su variación y estructura 
genética en el Caribe colombiano a partir del análisis de la región control y la 
región codificante para Citocromo oxidasa subunidad I del ADN mitocondrial. Para 
esto se extrajo ADN de 153 muestras de músculo recolectadas a partir de 
ejemplares desembarcados en seis puertos pesqueros en el Caribe de Colombia. 
Los resultados mostraron 21 haplotipos para COI y 116 haplotipos con región 
control, distribuidos en dos linajes que no presentan un patrón de distribución 
geográfica. Para región control la diversidad genética fue alta (Hd=0.99 y  = 0.1), 
mientras que para COI los resultados fueron Hd=0.68 y  =0.01, esto reveló 
eventos históricos diferenciados para los dos marcadores. Las estimaciones del 
grado de estructuración genética fueron bajas y poco significativas indicando la 
ausencia de una diferenciación entre las muestras recolectadas a partir de un 
aislamiento geográfico; sin embargo, se hallaron variaciones a nivel 
intrapoblacional.  Todos estos resultados son discutidos y comparados con otras 
poblaciones de carángidos, haciéndose algunas deducciones e inferencias 
basadas en la estructura de poblaciones de peces pelágicos. 
 
 
Palabras clave: Caranx hippos, variabilidad genética, estructura poblacional, 
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Abstract 
Studies based on molecular genetics offer the possibility to understand the 
structure of populations and provide data to implement measures designed to 
protect them. The crevalle jack, Caranx hippos, is a fish with a wide distribution in 
the western Atlantic, becoming one of the most economically important species in 
the artisanal fishery industry in Colombia. However, little is known about its 
biology, in this sense the present study aimed to evaluate the variation and 
genetic structure of Caranx hippos in the Colombian Caribbean by means of the 
analysis of the mitochondrial DNA region control and cytochrome oxidase subunit 
I-COI. We extracted the DNA of 153 muscle samples collected from specimens 
landed in six fishing ports in the Colombian Caribbean. The results showed 21 
haplotypes for COI and 116 haplotypes for the control region, divided into two 
lineages that do not exhibit a pattern of geographical distribution. The relation 
between haplotype and nucleotide diversity and neutrality test revealed distinct 
historical events for the two markers, as they are bottleneck and subsequent rapid 
population expansion. Estimates of genetic structure were low and insignificant, 
indicating no differentiation between samples collected from geographical 
isolation; however, variations were found at population levels. Deductions were 
made based on the structure of pelagic fish stocks. 
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Los lineamientos para el ordenamiento pesquero y preservación de los recursos 
se plantean a partir del conocimiento biológico y ecológico de las especies. Sin 
embargo, el diseño eficaz de éstas depende en gran medida de la información 
disponible sobre los niveles más básicos que integran la biodiversidad dentro de 
una especie, siendo estas la diversidad genética, la estructura de la población y 
su conectividad con otras poblaciones (Gray, 1997; Palumbi, 2003; Kenchington 
et al., 2003). En este sentido, la inclusión de estos datos en los planes de manejo 
han sido considerados esenciales para la identificación de unidades de 
conservación (Roberts, 1997). 
 
 
Los recursos pesqueros marinos son a menudo manejados bajo el supuesto de 
panmixia, teniendo como base la idea de que los ecosistemas marinos albergan 
poblaciones de peces genéticamente homogéneas debido a: i) la ausencia de 
barreras geográficas; ii) a la capacidad de dispersión de huevos y larvas; iii) 
tienden a tener grandes tamaños poblacionales; iv) y a las migraciones, las 
cuales influyen en el bajo nivel de la deriva génica retrasando en el tiempo la 
diferenciación de las poblaciones (Ward et al., 1994; Graves, 1998; Nesbø et al., 
2000). A pesar de lo anterior, se han encontrado evidencias de diferenciación 
intraespecífica, incluso a una pequeña escala geográfica, en donde existen 
límites ambientales y fenómenos históricos que impiden la conectividad y el flujo 
genético, dando origen a la formación de una estructura poblacional y generando 
cuestionamientos sobre las fuerzas ecológicas y evolutivas que causan y 
mantienen dichas diferencias (Graves, 1996; Bohonak, 1999; Jolly et al., 2005). 
 
 
Estas disposiciones regionales están soportadas en estudios genéticos para 
diferentes especies y con las cuales se han efectuado análisis de  ADN nuclear, 
ADN mitocondrial y aloenzimas, por ejemplo, análisis filogeográficos  en el Caribe 
para Elacatinus evelynae mostraron aislamiento entre poblaciones del este y el 
oeste a través de la península de La Florida (Taylor y Hellberg, 2003), esta misma 
situación se encontró para el coral Acropora palmata (Baums et al., 2005). En el 
caso de peces pelágicos, caracterizados por tener un amplio rango de 
distribución, capacidad intrínseca de dispersión a grandes distancias, permitiendo 
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altos niveles de flujo genético por transporte pasivo (en etapas tempranas de 
vida) pero principalmente por migración activa de adultos a grandes distancias, 
también se ha descrito la estructuración genética poblacional, tal es el caso de 
Trachurus trachurus, para la cual se encontró diferenciación entre la población del 
Atlántico oriental y el Mediterraneo a través del estudio de la variación de la 
región control en el DNA mitocondrial  (Comesaña et al., 2008); así mismo para 
Decapterus russelli se hallaron tres poblaciones geográficamente diferenciadas 
en la India, estudio realizado con ADN nuclear y mitocondrial (Rohfritsh y Borsa, 
2005). Con base en esto, las especies de peces pelágicas también pueden estar 
sometidas a procesos de estructuración, razón por la cual se hace necesario 
estudiar sus poblaciones para así plantear las pautas de administración (Graves, 
1996).  
 
Dentro de los recursos pesqueros de gran importancia en la pesca artesanal del 
Caribe de Colombia se destaca Crevalle jack, Caranx hippos (Caiafa et al., 2011). 
Esta especie migratoria es formadora de cardúmenes con una distribución 
geográfica que va desde el Atlántico oriental desde Portugal hasta Angola, 
incluyendo el Mediterráneo occidental y en el occidente desde Nueva Escocia 
(Canadá) hasta Uruguay, incluyendo las Antillas Mayores (Robins y Ray 1986; 
Cervigón 1993). Los juveniles pueden hallarse en aguas salobres y los adultos en 
aguas neríticas tropicales y subtropicales en su área de distribución (Fernández-
Cordeiro y Bañon-Díaz 1997).  
 
 
En Colombia, los pescadores artesanales han despertado un interés en Crevalle 
jack que se ve reflejado en el incremento de sus desembarques pesqueros, ya 
que han pasado de 44 ton en 2007 a 167 ton en 2011 (MADR-CCI, 2012). Sin 
embargo, lo preocupante de esta situación es que tanto los peces juveniles, como 
adultos se han convertido en objeto de captura. Esto ha permitido identificar una 
fuerte presión pesquera sobre la fracción de la población que aún no ha 
alcanzado su primera madurez sexual y sobre la que ya tiene edad para 
reproducirse, indicando que puede ser vulnerable a la sobreexplotación (Caiafa et 
al., 2011). Por lo tanto, es necesario desarrollar estrategias para su manejo y 
conservación. Es así que debido a esta necesidad, se plantearon dos 
interrogantes: ¿En el Caribe colombiano hay una o más poblaciones de Crevalle 
jack? ¿Hay algún patrón geográfico en la variabilidad y estructura genética 
asociado a la historia evolutiva de esta especie?. Para dar respuesta se utilizaron 
dos marcadores moleculares, el dominio hipervariable de la región control y la 
región citocromo oxidasa I (COI) en muestras recolectadas en puntos distantes 












.1 Materiales y Métodos 
.1.1 Área de estudio 
 
El estudio se realizó en la margen costera del Caribe colombiano, en el cuál se 
identificaron los lugares de pesca artesanal con mayor volumen de desembarco 
de jurel aleta amarilla, esto con base en las estadísticas llevadas por el Ministerio 
de Agricultura y Desarrollo Rural desde 2007 a 2010. Es así como se seleccionan 
los departamentos La Guajira, Magdalena, Atlántico, Bolívar, Córdoba y 
Antioquia. En estas zonas se escogieron los principales puertos de desembarco y 
en aquellos en donde se imposibilitaba la toma de muestra en puerto se procedió 
a efectuar la recolección en los principales zonas donde se llevaba el producto 
para comercialización (Figura 1.). 
 
 
Estos puntos se caracterizan por estar ubicados en áreas con diferentes 
condiciones oceanográficas. La península de la Guajira, se extiende en sentido 
suroeste noreste, como el rasgo más prominente de las costas colombianas. A 
partir de Punta de los Remedios en La Guajira y hasta la isla Barrera de 
Salamanca, en el municipio de Pueblo Viejo, Magdalena, la costa tiene una 
orientación general este-oeste que coincide con las estribaciones de la Sierra 
Nevada de Santa Marta, las cuales forman acantilados, pequeñas playas y bahías 
(INVEMAR, 2005). Hacia la región norte del Caribe colombiano, se generan 
procesos de afloramiento costero tipo Ekman, el cual se ha determinado que 
corresponde a la masa de agua subtropical superficial, con temperaturas 
superficiales entre 22.6 °C- 25.8 °C, que pueden descender hasta 19 °C en los 




En el departamento del Atlántico se destaca el delta del río Magdalena, a partir 
del cual la costa sigue una tendencia suroeste hasta Punta Canoas en Cartagena. 
Desde este departamento hasta punta San Bernardo en el Golfo de Morrosquillo 
la costa tiene una dirección noreste y de la plataforma sobresalen el archipiélago 
de islas del Rosario y el de San Bernardo (INVEMAR, 2005). Es importante 
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anotar que la desembocadura del río Magdalena se comporta como estuario de 
cuña de sal o estratificado debido a la estratificación registrada y la circulación del 
agua; su funcionamiento responde a la interacción entre la onda de marea y el 
aporte fluvial dentro de los contornos impuestos por la geometría del mismo 
estuario (Acevedo y Gutiérrez, 1999). 
 
 
Desde Punta San Bernardo hasta punta Caribana la costa vuelve a tomar una 
orientación suroeste, con rasgos importantes como el golfo de Morrosquillo, el 
delta del río Sinú y la zona de acantilados al oeste del Sinú. Finalmente, se llega 
al golfo de Urabá que se constituye como el segundo de los rasgos geográficos 
destacados en la costa Caribe (INVEMAR, 2004). Este sector recibe mayor 
influencia de precipitaciones y descargas continentales que le dan un carácter 
estuarino (Duarte et al., 2006). De igual forma, dicha zona es considerada un área 




El patrón climático del Caribe colombiano está determinado por el desplazamiento 
de la Zona de Convergencia Intertropical (ZCIT) y el efecto de los vientos Alisios. 
La interacción de estas condiciones definen para el área de estudio dos épocas 
climáticas claras, época seca mayor (diciembre-marzo) caracterizada por la 
presencia de vientos que favorecen la corriente Caribe, y la época lluviosa mayor 
registrada entre abril y noviembre en los que se registra más del 65% de la 
precipitación anual, siendo evidentes en dos picos uno durante mayo o junio y 
otro en octubre, los cuales fortalecen la contracorriente de Colombia (Franco, 
2005; Grijalba-Bendeck et al., 2007). 
 
 
Por otra parte, la actividad pesquera artesanal se ha caracterizado por ser 
multiespecífica y multiarte (Santos-Martínez et al., 1998; Narváez et al., 2008).  
Para el desarrollo de las faenas se emplean cayucos de madera impulsados a 
remo, vela o motor fuera de borda de 15 HP; aquellos cuyas especies objetivo 
están fuera de las primeras 5 mn emplean botes en madera y lanchas fibra de 
vidrio con motores de 15 o 40 HP; en cada embarcación viajan dos o tres 
pescadores. Los pescadores que realizan sus labores a más de 6 mn  emplean 
botes de madera o fibra de vidrio de 9 a 15 m de eslora con equipos de 
navegación y motor fuera de borda o centro de 40 o 75 HP (Beltrán y Villaneda, 
2000; Rivera y Solano, 2005). Las principales especies de la pesca artesanal 
marítima son: camarones, pargos, meros, sierras, tiburón, atún, langosta, caracol, 
bagres, corvinas, roncos, jurel aleta amarilla, cojinúa, lisa, lebranche  (Mantilla, 
1998; Álvarez-León, 2002; Rivera y Solano, 2005; Correa y Palacio, 2008; García 
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.1.2 Recolección de muestras y extracción de ADN 
 
Entre 2011 y 2013, se recolectaron y analizaron 153 muestras de tejido muscular 
del pedúnculo caudal de los individuos desembarcados. Estos se fijaron en 
alcohol etílico al 96%. Una vez en el laboratorio, la extracción de ADN se hizo 
siguiendo el protocolo del Kit de extracción MasterPure ™ de Epicentre 
Biotechnologies. Dicho método consistió en colocar entre 1 y 5 mg de tejido por 
muestra en 150 μl de solución lisis junto con 1 μl de proteinasa K. La solución 
homogenizada se incubó por 1 hora a 65°C. Para precipitar proteínas se utilizaron 
175 μl de MPC, se centrifugaron las muestras durante 10 minutos a 10000 g, el 
ADN obtenido se colocó en 500 μl de isopropanol y se centrifugó para precipitar el 
ADN; este se colocó en 35 μl de buffer TE y se almacenó a 4°C para su posterior 
verificación. La calidad del ADN fue verificada en gel de agarosa al 0.8% con 
bromuro de ethidio y las imágenes fueron capturadas en un fotodocumentador 
UVP (BioDoc-It Imaging System). 
 
.1.3 Amplificación  
Para el desarrollo del presente estudio fueron utilizadas secuencias de dos loci 
mitocondriales: la región control y la región del gen codificante para la enzima 
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tRNA T1-Dl-F: 5’-CAGAAAAAGGAGACTCTAACTCCTAAA-3’ y  tRNA T1-Dl-F2: 
5’-CAGAAAAAGGAGACTCTAACTCCT-3’ propuestos para Trachurus murphyi 
(Shubina et al., 2008). El fragmento codificante para COI fue amplificado con los 
iniciadores propuestos por Ward et al., 2005 para identificación de peces 
teleosteos: CHipF: 5’-TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC-3’ y CHipR: 5’-
ACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAGAA-3’.  
 
La amplificación de estos fragmentos se realizó a través de la técnica Polymerasa 
chain reaction (PCR), para lo cual la mezcla de reacción el volumen final de 
reacción fue de 25 μl, adicionando 1.25 μl MgCl (50 mmol L-1), 5 μl Buffer (5X), 
0.5 μl de dNTPs (10 mmol L-1), 0.25 μl de cada primers (10 mmol L-1), 0.5 μl Taq 
DNA polimerasa (5 U) y 2 μl de ADN. La PCR se desarrolló en un termociclador 
ESCO Swift ™ MaxPro bajo las siguientes condiciones: para región control se 
inició con desnaturalización a 95°C por 5 min, seguido de 35 ciclos de 
desnaturalización a 94°C por 30 seg, alineamiento a 50.4°C por 45 seg y 
extensión a 72°C durante 45 seg, finalizando con la extensión a 72°C por 10 min. 
En el caso de COI, se empleó un primer paso de desnaturalización a 95°C por 2 
min  y 35 ciclos así: desnaturalización a 94°C por 30 seg, alineamiento a 51°C por 




Los productos de PCR se sometieron a una electroforesis en un gel de agarosa al 
2%, siguiendo el mismo procedimiento del ADN genómico. Para confirmar el 
tamaño del fragmento se efectuó comparación directa con el marcador  
Hiperladder IV de 100 pb. Los productos que contenían entre 30-50 ng/μl de ADN 
fueron purificados y secuenciados en la empresa Macrogen Inc. 
 
.1.4 Análisis de Información 
 
Los electroferogramas de cada una de las secuencias de región control y COI 
fueron editados con el programa Proseq 3. Posteriormente estos se alinearon 
utilizando el algoritmo CLUSTAL W presente en el programa MEGA 5.0 (Tamura 
et al., 2011); una penalidad de 15 para cada gap y 6 para la extensión de los 
mismos propuesta por Sivasundar et al.,(2001) fue utilizada con el fin de 
minimizar las homologías entre haplotipos. El alineamiento obtenido fue revisado 
visualmente y homogenizados en su longitud. 
 
.1.4.1 Diversidad Genética 
 
El nivel más básico de la diversidad biológica es la que se encuentra dentro de 
una especie y se conoce como la diversidad genética, que puede ser descrita por 
dos estimadores: π (pi) y Hd, la primera se refiere a la diversidad nucleotídica (Nei 
y Li, 1979) y la segunda como diversidad haplotipica (Kimura, 1986). En el 
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presente estudio la cantidad de variación genética presente en la región control y 
en COI para cada uno de los grupos de datos (por localidad) y el conjunto total de 
datos se estimó a partir   y Hd, entendida la primera como el número promedio 
de las diferencias de nucleótidos por sitio entre dos secuencias escogidas al azar; 
la segunda hace referencia a la probabilidad de que dos secuencias 
seleccionadas al azar sean diferentes (Nei, 1987). También fueron estimados el 
promedio del número de nucleótidos diferentes (k). Estos índices se calcularon en 
el programa DnaSP 5.10.01 (Rozas et al., 2010). Este mismo programa fue 
utilizado para generar los archivos de entrada del programa Arlequin 3 (Excoffier 
y Lischer, 2010) y Network 4.6 (Fluxus Tecnology, 2010). 
 
 
.1.4.2 Relaciones genealógicas de los haplotipos 
 
Redes de máxima parsimonia se construyeron para los dos marcadores 
estudiados, con el fin de determinar las relaciones genealógicas de los haplotipos, 
éstas fueron generadas utilizando el método de Median-Joining implementando el 
software NETWORK 4.6. Los parámetros empleados fueron: épsilon de cero, 
peso de transiciones-transversiones 1/1, peso de caracteres 10 y el criterio de 
costo de conexión. 
 
 
Con el fin de evaluar la relación de los haplotipos hallados para el Caribe 
colombiano y los publicados para otras zonas de distribución de la especie, se 
realizó la búsqueda de información de ADN mitocondrial en Genbank, hallándose 
secuencias de COI registradas para Brasil y México.  
 
.1.4.3 Estructura genética 
 
Con el propósito de evaluar la diferenciación genética de las poblaciones, se 
realizó un Análisis de Varianza Molecular (AMOVA) en el programa 
computacional Arlequin 3.0 (Excoffier et al., 2005). Para ambos marcadores se 
determinó previamente el modelo evolutivo de sustitución nucleotídica en el 
software Modeltest 2.3 ejecutado en PAUP 4.0 (Posada y Crandall, 1998). El 
programa indicó que el modelo ideal para COI es GTR con un factor de 
corrección de distancia-Gamma de 0. Sin embargo, debido a que en Arlequín ese 
modelo no está incluido, se utilizó el modelo similar de Tamura & Nei. Para el 
caso de región control, el modelo evolutivo fue GTR+G y Gamma=0, usándose 
también el de Tamura & Nei en Arlequín. 
 
 
La AMOVA utiliza las frecuencias haplotípicas y el número de mutaciones entre 
haplotipos para calcular los estadísticos llamados phi (Φ), análogos a los 
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estadísticos F, que resumen el grado de diferenciación entre las divisiones de las 
poblaciones asociados con diferentes niveles jerárquicos definidos a priori: dentro 
de las poblaciones (Φst), entre poblaciones dentro de los grupos (Φsc) y entre 
grupos a través de un procedimiento de permutaciones no paramétricas. Este 
procedimiento refleja las subdivisiones geográficas más probables (Excoffier et 
al., 1992); es así que con cada uno de los marcadores moleculares 
mitocondriales se procedió a efectuar el AMOVA teniendo como hipótesis que 
para el Caribe colombiano existen dos poblaciones separadas por la 
desembocadura del Río Magdalena: una hacia el sur conformada por las 
poblaciones muestreadas en los municipios de Tolú, San Antero y Cartagena y la 
segunda hacia el norte integrada por los individuos muestreados en los sectores 
de Barranquilla, Santa Marta y Riohacha. 
 
 
Por último, con el propósito de probar si las poblaciones de C. hippos siguen un 
patrón de aislamiento por distancia, se realizó un análisis de correlación entre los 
valores de Φst y la distancia geográfica estimadas con Google Earth. La 
significancia estadística de esta relación se hizo por medio de la prueba no 
paramétrica de Mantel después de 10,000 permutaciones en Arlequin. 
 
 
.1.4.4 Historia demográfica de las poblaciones 
 
El test de neutralidad D de Tajima y Fs de Fu, fueron desarrollados para medir el 
efecto que tienen los cambios demográficos de las poblaciones sobre las 
secuencias de ADN. Estas pruebas evalúan si esas regiones se encuentran en 
equilibrio mutación-deriva; sin embargo, existen factores demográficos que 
pueden afectar las variaciones, dentro de las que se pueden mencionar las 
explosiones y reducciones poblacionales y las cuales son detectados por estos 
test; es así como son utilizados para realizar los análisis de demografía molecular 
(Tajima, 1996). Puntualmente, el test de neutralidad D mide las diferencias entre 
el número esperado de sitios segregantes (frecuencia de mutaciones) y la 
expectativa del número promedio de diferencias nucleotídicas entre secuencias 
del ADN muestreadas al azar. Esta prueba emplea las distribuciones normales 
estándar y beta para determinar si D es significativamente diferente de cero, en 
este sentido, la significancia de D puede estar enmarcada en las siguientes 
premisas: 1. Si es negativo muestra expansión poblacional; 2. Si es positivo 
refleja selección balanceada, con muchas mutaciones en frecuencias intermedias 
en la población (Tajima, 1989; Tajima, 1996). Por otra parte, el test de Fu 
compara el número de haplotipos observados con el número de haplotipos 
esperados en una muestra al azar, asumiéndose un modelo infinito sin 
recombinación. De acuerdo con lo descrito por Fu (1997), Fs es más sensible a la 
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Por último, luego de realizar la prueba de hipótesis de neutralidad, se proyectó la 
distribución de frecuencias de diferencias nucleotídicas entre los haplotipos, 
comúnmente conocida como distribución mismatch. Esto con el fin de probar si 
las poblaciones de Caranx hippos han experimentado o no una expansión 
demográfica (Rogers y Harpending, 1992). Es de anotar que los estudios 
muestran que las poblaciones que han experimentado una reciente expansión 
demográfica presentan una distribución “mismatch” unimodal  y que aquellas que 
están en equilibrio demográfico exhiben una curva multimodal, reflejando de esta 
manera un proceso estocástico de extinción de linajes por deriva génica (Rogers 
y Harpending, 1992).  
 
 
La significancia estadística se analizó teniendo en cuenta la prueba Ramos-
Onsins y Rozas (2002), la cual desarrolla la  simulación de la distribución 
esperada empleando la teoría de la coalescencia. Este procedimiento se efectuó 

















.2.1 Diversidad genética 
La región control y la región codificante para Citocromo oxidasa I fueron 
secuenciadas a partir de 119 y 132 muestras de individuos diferentes, resultando 
en un alineamiento de 520 y 1014 caracteres respectivamente, incluyendo en 
estos los eventos de inserción-deleción y gaps introducidos a razón del 
alineamiento (Tabla 1). Para la región control se reconocieron un total de 116 
haplotipos en las seis localidades estudiadas y 21 para COI. El número de sitios 




El porcentaje promedio de composición nucleotídica en la región control fue de 
A=31.26%, T=30.08%, C=22.47% y G=16.18%. La tasa de sustitución 
nucleotídica fluctuó entre 16.18 y 31.26 para transiciones y entre 1.31 y 2.53 para 
transversiones. Por su parte COI registró la siguiente composición: A = 24.42%, C 
= 17.90%, G = 25.91% y T = 31.77%. La tasa de sustitución nucleotídica estuvo 




En la tabla 2 se muestran los haplotipos encontrados para región control en las 
poblaciones objeto del estudio. Para este marcador se obtuvieron 113 haplotipos 
únicos y compartidos solo tres, dos de los cuales se encuentran en Barranquilla y 
otro compartido entre San Antero y Cartagena. En el caso de COI se evidencian 
dos haplotipos dominantes compartidos entre todas las localidades, diez únicos y  
nueve compartidos pero con muy baja frecuencia (Figura 2), de las poblaciones 












Tabla 1. Total de individuos muestreados en cada localidad y número de secuencias 
realizadas por tipo de marcador molecular para Caranx hippos en el Caribe de Colombia. 
N= Total de individuos colectados; RC=Total de muestras secuenciadas para Región 
control y COI=Total de muestras secuenciadas para Citocromo Oxidasa I. 
 
 
Localidad N COI RC 
Turbo 29 27 23 
San Antero 32 24 23 
Cartagena 30 7 7 
Barranquilla 31 24 20 
Santa Marta 32 17 15 
La Guajira 41 33 31 






Tabla 2. Haplotipos identificados con región control para cada localidad. *El valor en 
paréntesis corresponde a la frecuencia. 
 
Localidad Haplotipos región control     
Turbo 
1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 
13, 14, 15, 16, 17, 18, 19, 20, 21, 
22, 23 
    
San Antero 
24, 25, 26, 27, 28, 29, 30, 31, 32, 
33, 34, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 41, 
42, 43, 44, 45, 46 
    
Cartagena 37, 47, 48, 49, 50, 51, 52     
Barranquilla 
53, 54, 55, 56, 57(2)*, 58(2)*, 59, 
60, 61, 62, 63, 64, 65, 66, 67, 68, 
69, 70 
    
Santa Marta 
71, 72,  73, 74, 75, 76, 77, 78, 79, 
80, 81, 82, 83, 84, 85 
    
La Guajira 
86, 87, 88, 89, 90, 91, 92, 93, 94, 
95, 96, 97, 98, 99, 100, 101, 102, 
103, 104, 106, 107, 108, 109, 110, 
111, 112, 113, 114, 115, 116 
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Figura 2. Distribución geográfica de las frecuencias haplotípicas para las seis localidades 
muestreadas de Caranx hippos con el marcador COI. Los haplotipos se representan en 




 De acuerdo con las secuencias obtenidas para COI, la estimación de la 
diversidad haplotípica (Hd) mostró valores relativamente altos en las seis 
localidades geográficas muestreadas (≥0.5), por el contrario, la diversidad 
nucleotídica ( ) para todas las poblaciones fue baja (<0.03); de acuerdo con lo 
observado los valores de Hd y   no presentan algún patrón asociado con la 
geografía de las localidades. Estos valores en conjunto (Hd altas y   bajas) 
sugieren que la especie sufrió un cuello de botella poblacional seguido de un 
crecimiento poblacional rápido y acumulación de mutaciones. A diferencia de 
esto, con el marcador región control se estimaron valores altos de Hd (>0.9) así 
como de  , Al igual que con COI, tampoco fue posible derivar algún patrón de   y 
Hd con respecto a la localización geográfica de las poblaciones; sin embargo, por 
el contrario a lo evidenciado con el marcador anterior, estos valores reflejan una 
posible estabilidad de la población de C. hippos con una larga historia evolutiva o 







Tabla 3. Diversidad haplotípica (Hd), nucleotídica (π) y número promedio de nucleótidos 
diferentes (K) por población y total para el marcador Citocromo Oxidasa I de C. hippos. 
 
Localidad  N H Hd π K 
Turbo 27 6 0.598±0.085 0.0085±0.004 4.348±1.56 
San Antero 24 6 0.601±0.108 0.0068±0.003 3.391±3.21 
Cartagena 7 3 0.667±0.159 0.0106±0.006 5.429±2.41 
Barranquilla 24 7 0.732±0.064 0.0096±0.005 4.913±1.780 
Santa Marta 17 5 0.684±0.080 0.010±0.005 5.103±0.213 
La Guajira 33 12 0.771±0.063 0.012±0.006 5.89±0.123 
Total 132 21 0.685±0.001 0.01±0.000014 5.094±1.7 




Tabla 4. Diversidad haplotípica (Hd), nucleotídica (π) y número promedio de nucleótidos 
diferentes (K) por población y total para el marcador Región Control de C. hippos. 
 
Localidad N H Hd π K 
Turbo 23 23 1±0.012 0.138±0.068 78.589±28.578 
San Antero 23 23 1±0.012 0.097±0.048 54.245±19.725 
Cartagena 7 7 1±0.076 0.167±0.094 94.524±42.011 
Barranquilla 20 18 0.989±0.019 0.161±0.080 93.253±34.35 
Santa Marta 15 15 1±0.024 0.147±0.074 83.162±31.681 
La Guajira 31 31 1±0.008 0.156±0.076 89.120±31.687 
General 119 116 0.999±0.0004 0.105±0.0004 80.815±27.395 
*N: Numero de muestras         
 
.2.2 Relaciones genealógicas de los haplotipos 
Con el propósito de conocer la relación existente entre los haplotipos, se 
construyó una red para cada uno de los marcadores. En el caso de COI se 
observa la presencia de dos grupos de haplotipos separados por siete pasos 
mutacionales. Estos dos grupos presentan topologías diferenciadas, un grupo con  
el H_1 más frecuente y otros diferenciados de este por un evento mutacional; en 
cuanto al otro grupo, el haplotipo más frecuente fue H_2 asociado también a otros 
con frecuencias muy bajas. Adicionalmente, la asociación de los haplotipos no 
está dada por su proximidad geográfica para las diferentes localidades del Caribe 
colombiano, ya que se encontraron individuos representantes de los dos grupos 
por toda el área de estudio (Figura 3). 
 
14 
Evaluación de la variación y estructura genética del jurel caranx hippos (Pisces: Carangidae) en el Caribe colombiano 
 
Teniendo en cuenta que en GenBank hay secuencias de COI registradas para 
México y Brasil se procedió a incluir éstas en el análisis con el fin de dilucidar si la 
presencia de los dos linajes estaban ligados a un ámbito de distribución 
geográfica más amplio;  en este sentido, la red demostró que los haplotipos de 
Brasil se encuentran distribuidos en las dos topologías identificadas para el 
Caribe colombiano, ubicándose en los H_1 y el H_2, mientras que para México 
sólo H_1 fue común (Figura 4). 
 
 
En la red de haplotipos para región control, también se evidencian los dos linajes. 
Al efectuar la comparación entre las diferentes poblaciones estudiadas se 
encontró que están mezcladas, por lo que se evidencia que tampoco existe una 
agrupación por su localización geográfica (Figura 5). Con base en los dos grupos 
evidenciados, se procedió a revisar si las muestras agrupadas en los Linajes A y 
B eran las mismas para los dos marcadores, encontrándose que sí hay 
concordancia, pues el 82.2% de las secuencias agrupadas en el linaje A de COI 
son las mismas agrupadas en el linaje A de región control; con el linaje B  el 87% 
de las muestras coinciden. 
 
 
Figura 3. Red de haplotipos construida por el método median joining para 132 
secuencias de Citocromo Oxidasa I. Los círculos representan un haplotipo diferente. El 





Figura 4. Red de haplotipos construida por el método median joining para 138 
secuencias de Citocromo Oxidasa I. Los círculos representan un haplotipo diferente. El 




Figura 5. Red de haplotipos construida por el método median joining para 119 
secuencias de región control. Los círculos representan un haplotipo diferente. El tamaño 
de los círculos es proporcional a la frecuencia de los mismos. 
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.2.3 Pruebas de Neutralidad y distribución mismatch 
 
Los análisis mostraron que en todas las secuencias de región control, ambos test 
Fs de Fu y D de Tajima no tuvieron valores significativamente diferentes de cero 
(D=P>0.05 y Fu=P>0.02), indicando que la hipótesis nula de neutralidad no puede 
ser rechazada, es decir,  las mutaciones producidas no favorecen ni desfavorecen 
al organismo, por tanto no se ejerce presión de selección sobre ellas (Tabla 5). 
Esta información es concordante con los datos de diversidad nucleotídica y 
haplotípica obtenidos, los cuales sugieren estabilidad de la población; sin 
embargo, dicha relación también propone la posible existencia de un contacto 
secundario entre linajes diferenciados, con base en esto y  en el resultado 
obtenido mediante la red de haplotipos en cuanto a la existencia de dos linajes (A 
y B), se realizó el mismo análisis de neutralidad para cada uno de éstos con el fin 
de dilucidar qué pudo haber ocurrido con la población de C. hippos. 
 
 
De acuerdo con los datos arrojados por el estadístico, ambos linajes fueron 
significativamente diferentes de cero (Fu=P<0.02; D=P<0.05), asumiéndose así 
valores negativos para los estimadores D y Fu; en este sentido, de acuerdo con 
las interpretaciones descritas previamente, se puede evidenciar que los linajes 
pasaron por un proceso de expansión poblacional, luego de un evento de “cuello 
de botella”, presentándose así un exceso de variantes de baja frecuencia, es 
decir, un alto número de haplotipos únicos. Para corroborar ésto, los linajes 
fueron sometidos al análisis de distribución mismatch, el cual mostró que la 
distribución pareada de las diferencias observadas no es desigual con la 
frecuencia esperada tanto para el linaje A, como para el B (R2= 0.000, P≤ 0.056 y 
R2= 0.000, P≤ 0.046 respectivamente), considerándose así una curva unimodal 
que refleja un modelo de expansión poblacional (Figura 6); esto reafirma 
entonces lo arrojado por los test de neutralidad.  
 
 
Tabla 5. Prueba de neutralidad de Tajima (D) y Fu´s Fs por población y por linaje con 
región control de Caranx hippos. 
 
 
Localidad Tajima D P Fu´s FS P
Turbo 0.382 0.715 -1.634 0.131
San Antero -0.720 0.261 -2.438 0.076
Cartagena 1.036 0.880 1.976 0.492
Barranquilla 0.933 0.861 2.257 0.819
Santa Marta 0.770 0.827 -0.070 0.321
La Guajira 0.915 0.862 -2.815 0.072
TOTAL DE SECUENCIAS 0.552 0.734 -0.454 0.318
Linaje A -1.467 0.005 -9.96 0.009
Linaje B -1.781 0.01 -24.244 0.000
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La prueba D de Tajima y Fs de Fu también se realizó con las secuencias de 
Citocromo Oxidasa I. Los valores obtenidos en este análisis para cada localidad y 
en conjunto para toda la población, al igual que con región control, no mostraron 
una diferencia significativa de cero (D=P>0.05 y Fu=P>0.02), asumiéndose que 
no hay alguna evidencia de cambios en el tamaño de la población, en este 
sentido nos encontramos bajo equilibrio neutral en donde la mayoría de los 
cambios evolutivos se deben a la deriva genética  (Tabla 6), este resultado no 
concuerda con la interpretación efectuada a partir de la relación entre la 
diversidad haplotipica y nucleotídica, la cual refleja un posible cuello de botella en 
la población. No obstante, es relevante anotar que Tajima (1989) expresa que 
estos índices pueden ser influidos por algunos eventos tales como la selección 
purificadora y las reducciones poblacionales, en este sentido, dada la diferencia 
encontrada entre los resultados estimados para COI, se podría pensar que en 
este caso los datos pueden estar siendo afectados por la reducción poblacional, 
evento sugerido por la relación de las diversidades.  
 
 
Con este marcador también se efectúo el análisis de neutralidad para cada uno 
de los linajes encontrados, observándose valores significativamente diferentes de 
cero (D=P<0.05 y Fu=P<0.02) por lo que se rechaza la hipótesis de neutralidad y 
se validan los datos negativos de cada linaje para ambos test, resultados que 
pueden estar evidenciando un proceso de expansión poblacional, en donde es 
poco probable que los cambios ocurridos en las secuencias (mutaciones) se 
pierdan; razón por la cual se efectúo la comparación de las frecuencias de 
diferencias pareadas observadas y esperadas (mismatch), registrándose para el 
linaje A un modelo de expansión poblacional (R2=0.018, P≤0.047); por el 
contrario, con el linaje B, de acuerdo con lo obtenido por el estadístico, la curva 




Tabla 6. Prueba de neutralidad de Tajima (D) y Fu´s Fs por población y por linaje con 




Localidad Tajima D P Fu´s FS P
Turbo 1.323 0.910 3.029 0.897
San Antero -0.089 0.527 1.714 0.808
Cartagena 1.770 0.971 3.759 0.944
Barranquilla 1.087 0.890 2.150 0.854
Santa Marta 1.239 0.911 3.479 0.933
La Guajira -0.478 0.388 0.589 0.635
TOTAL DE SECUENCIAS 0.808 0.766 2.453 0.845
Linaje A -2.212 0.03 -5.351 0.014
Linaje B -1.875 0.03 -5.891 0.000
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Figura 6. Distribución de diferencias pareadas (Mismatch) con secuencias de  región 
control para Caranx hippos encontrados para sobre un modelo de crecimiento 
poblacional. La línea solida es la distribución esperada y la punteada la observada. A) 
Linaje A, B) Linaje B. 
                          
 
Figura 7. Distribución de diferencias pareadas (Mismatch) con secuencias de  Citocromo 
oxidasa I para Caranx hippos encontrados sobre un modelo de crecimiento poblacional. 
La línea solida es la distribución esperada y la punteada la observada. A) Linaje A, B) 
Linaje B. 





















.2.4 Estructura genética 
 
Uno de los factores que motivó el desarrollo de la presente investigación fue el 
planteamiento de la hipótesis de que para el Caribe colombiano podrían existir 
dos poblaciones, basada en la frecuencia de tallas registradas en los diferentes 
puertos de desembarco de pesca artesanal, en donde se evidenciaban dos 
grupos de clases modales; en este sentido, se propuso una población hacia el sur 
del Caribe, conformada por las localidades de Turbo, San Antero y Cartagena y la 
otra hacia el norte, constituida por Barranquilla, Santa Marta y La Guajira. Es así 
que para evaluar el grado de diferenciación genética entre estos dos grupos de 
muestreo sugeridos a priori, se realizó un AMOVA con región control.  
 
 
Los valores calculados por este análisis no mostraron una diferencia significativa 
entre los municipios agrupados hacia el sur con los del norte así como tampoco 
entre las localidades de cada grupo (Fct=0.065, P>0.05; Fsc=0.01, P>0.05), por el 
contrario, las diferencias halladas fueron explicadas en un 92.3% por las 
variaciones dentro de las localidades estudiadas (Fst=0.07, P<0.05); las 
estimaciones de los Fst pareados usando el método de distancia de Tamura Nei, 
el cual arrojó un grado de diferenciación moderado entre Barranquilla y Turbo, así 
como alto para secuencias dentro de las localidades de San Antero - Barranquilla 
y San Antero-La Guajira, esto con base en  a los criterios propuestos por Wright 
(1978) quien definió los valores de diferenciación genética (Fst) en bajos 
(Fst<0.05), moderados (0.05-0.15), altos (0.15-0.25) y muy altos (Fst>0.25). Las 
estimaciones efectuadas para las distancias entre las demás posibles 
combinaciones entre las localidades no resultaron significativamente diferentes 
entre ellas (Tabla 7). 
 
 
El AMOVA realizado con COI también reveló que las diferencias pueden estar 
explicadas en un 91.7% por las variaciones dentro de las localidades, pues entre 
los grupos analizados y entre las localidades dentro de los grupos no se 
evidenciaron diferencias significativas  (Fct=0.088, P>0.05; Fsc= -0.005, P>0.05). 
Las distancias genéticas pareadas mostraron que las diferencias  están dadas 
entre las localidades de Barranquilla – Turbo, San Antero – Barranquilla y San 
Antero-La Guajira (P<< 0.05); este resultado fue concordante con el estimado 
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Tabla 7. Valores de Fst pareados con el marcador región control, usando el método de 






Tabla 8. Valores de Fst pareados con el marcador citocromo oxidasa I, usando el método 





Teniendo en cuenta que el análisis anterior mostró que no existen diferencias 
entre los dos grupos establecidos, se procedió a realizar el análisis de varianza 
molecular considerando cada una de las localidades como parte de una misma 
población tanto para COI, como para región control. En este caso los resultados 
observados para ambos marcadores fueron similares, ya que no se encontraron 
diferencias significativas entre las localidades (P=0.049±0.005 y P=0.035±0.005), 
sin embargo, dentro de ellas se logra evidenciar cierto grado de diferenciación, 
siendo San Antero la localidad con un mayor grado de distancia en comparación 
con los demás áreas estudiadas (Fst=0.06 para ambos marcadores). En la tabla 9 
se presentan los valores de las distancias genéticas pareadas con los dos 
marcadores, para las cuales se halló un grado de diferenciación alto entre Turbo 
–Barranquilla, San Antero-Barranquilla y San Antero-La Guajira. 
Turbo San Antero Cartagena Barranquilla Santa Marta La Guajira
Turbo 0
San Antero 0.022 0
Cartagena -0.039 0.091 0
Barranquilla 0.096 0.2523* -0.030 0
Santa Marta -0.028 0.042 -0.081 0.05138 0
La Guajira 0.016 0.14247* -0.059 -0.00047 -0.01036 0
Turbo San Antero Cartagena Barranquilla Santa Marta La Guajira
Turbo 0
San Antero 0.005 0
Cartagena -0.069 0.041 0
Barranquilla 0.114* 0.259* -0.020 0
Santa Marta -0.032 0.050 -0.104 0.033 0
La Guajira 0.034 0.137* -0.069 -0.013 -0.019 0
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Tabla 9. Valores de Fst pareados con los marcadores región control y Citocromo oxidasa 
I, usando el método de distancia Tamura – Nei  entre los sitios de muestreo para el 




Por último y teniendo en cuenta que entre algunas localidades existen diferencias 
genéticas significativas, se realizó el test de Mantel con el fin de determinar si las 
muestras por localidades presentan algún patrón de aislamiento por distancia. 
Con base en esto, la relación entre las distancias genéticas y geográficas entre 
las poblaciones para cada uno de los marcadores empleados en el estudio 
mostró que no hay una relación significativa ya que en el caso de región control el 
estimado de r Mantel fue 0.112 con P=0.357 y para COI el r Mantel fue de 0.209 
con P=0.218; por consiguiente las poblaciones no presentan un modelo de 
aislamiento por distancia, por lo que su asociación es resultado del azar (Figura 8 
















Turbo San Antero Cartagena Barranquilla Santa Marta La Guajira
Turbo 0
San Antero 0.004 0
Cartagena -0.069 0.041 0
Barranquilla 0.114* 0.259* -0.020 0
Santa Marta -0.032 0.050 -0.103 0.03297 0
La Guajira 0.033 0.129* -0.068 -0.01171 -0.01884 0
Turbo San Antero Cartagena Barranquilla Santa Marta La Guajira
Turbo 0
San Antero 0.022 0
Cartagena -0.039 0.091 0
Barranquilla 0.096* 0.252* -0.030 0
Santa Marta -0.028 0.042 -0.081 0.05138 0
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Figura 8. Correlación entre las diferenciaciones genéticas (Fst) y las distancias 
geográficas entre las localidades objeto de estudio, usando los marcadores A) Citocromo 
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.3.1 Consideraciones generales 
 
El conocimiento del grado de variabilidad y estructura de las poblaciones a partir 
del uso de herramientas a nivel genético, en donde se emplean análisis de ADN 
mitocondrial y microsatélites, han permitido explicar las diferencias en los rasgos 
de historia de vida de las especies, las cuales son observadas en características 
como las tasas de crecimiento, la fecundidad, la abundancia y distribución 
espacial, factores que contribuyen a su capacidad de adaptación a largo plazo, la 
existencia y la resistencia a las perturbaciones antropogénicas y ambientales. De 
ahí que su conocimiento y comprensión sea de vital importancia tanto para el 
avance de la ciencia, como para planear estrategias de aprovechamiento y 
conservación de las especies y recursos genéticos.  
 
 
Esta herramienta se ha empleado en el desarrollo de múltiples investigaciones 
para muchas especies y/o recursos biológicos, dentro de las que cabe destacar el 
grupo de los peces y para este caso los marinos. De hecho,  el estudio  
morfológico, comportamental, ecológico y biogeográfico de las especies de peces 
marinos suministra información relevante sobre la estructura de la población y 
aún factores más  relevantes como el flujo de genes, la desviación del equilibrio 
genético, así como la selección natural,  dan cuenta de la relación entre las 




Con base a lo expuesto, los niveles de variabilidad y estructura genética han 
permitido identificar la tendencia poblacional en peces marinos; para el caso de 
los pelágicos, los cuales poseen usualmente una tasa alta de fecundidad, 
poblaciones de gran tamaño y un alto grado de dispersión de huevos, larvas e 
individuos adultos, así como también la probable continuidad de su ambiente, se 
ha podido dilucidar que tienen un bajo nivel de estructuración poblacional ya que 
intercambian de 10 a 100 veces más inmigrantes por generación que otras 
especies de peces, tales como las dulceacuícolas (Ward et al., 1994; Borsa, 
2003). Sin embargo, en algunas investigaciones realizadas en carángidos, que 
viene siendo la familia que atañe a la presente investigación, se ha evidenciado la 
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existencia de elementos regionales y geográficos que influyen a las poblaciones, 
limitando su conectividad y flujo génico, llevándolas al punto de una sub-
estructuración y diferenciación poblacional. Tal es el caso de Trachurus trachurus, 
para la cual Karaiskou et al. (2004) documentaron la presencia de dos divisiones 
genéticas, una constituida por la población europea, agrupada sin alguna 
evidencia de restricción geográfica, y la otra  correspondiente al área africana. 
Esta situación fue explicada por el establecimiento de la barrera geográfica 
debido al estrecho de Gibraltar, el cual, a pesar de representar un corredor que 
permite el flujo genético entre el Mediterráneo y el Atlántico, para las especies el 
sólo hecho de pertenecer a áreas disímiles las hace reaccionar de forma diferente 




Este tipo de evidencias, así como la influencia de la explotación pesquera sobre 
las variaciones genéticas  de las poblaciones, estimularon la evaluación de la 
estructura poblacional del jurel C. hippos para el Caribe colombiano, pues ésta es 
una especie que a pesar de no presentar una gran importancia económica a nivel 
nacional, sí lo es regionalmente, constituyéndose en la base de la economía de 
las comunidades asentadas en La Guajira, Santa Marta, Barranquilla, Cartagena 
y el Golfo de Urabá. Así mismo, es una especie que está compartida con otros 
países como Brasil, Venezuela, Panamá Nicaragua, Honduras y México, entre 
otros, y de la cual no se conoce su estructura poblacional y aún no se han 
establecido las pautas de manejo para su sustentabilidad. Es así como esta 
primera evaluación propuesta para nuestro país permite dilucidar aspectos 
relevantes que abonarían al terreno del conocimiento ecológico de C. hippos y a 
su vez brindaría ideas para el establecimiento de estrategias de manejo. 
 
.3.2 Patrón de diversidad genética en Caranx hippos 
 
Validadas las estimaciones, se puede decir que los resultados obtenidos de 
diversidad genética con ambos marcadores mostraron que C. hippos presenta 
una alta diversidad haplotipica, sin embargo, muchos de los haplotipos se 
muestran con baja frecuencia, especialmente para región control, en donde el 
98% de estos son únicos dado probablemente por la alta variabilidad de esta 
región del ADN mitocondrial (Avise et al., 1987). Las explicaciones para la 
ocurrencia de estas características pueden encontrarse en los grandes tamaños 
de las poblaciones, factor que, aunado a la longevidad de la especie, 
posiblemente causa una retención de haplotipos (Bucklin y Wiebe, 1998). Este 
probablemente es el caso de C. hippos ya que, según Caiafa et al. (2011), ésta es 
una especie longeva, registrando un edad máxima de alrededor de 14 años con 
una tasa de crecimiento lenta K=0.38 año–1. 
 
Dicho rasgo ha sido descrito para muchas especies marinas dentro de las que 
cabe mencionar algunas pertenecientes a la familia Carangidae, por ejemplo 
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Karaiskou et al. (2004) observaron en su análisis efectuado con región control 
para Trachurus trachurus valores de Hd entre 0.64 y 0.89 para las diferentes 
áreas de estudio en Europa, mientras que para esta misma especie, en la misma 
área de estudio, Comesaña et al. (2008) estimaron Hd entre 0.95 y 0.97; así 
mismo, para T. mediterraneus, también Karaiskou et al. (2004) registraron Hd 
entre 0.73 y 0.82 y con T. piaractus los datos obtenidos variaron por zona entre 
0.77 y 0.92. Por su parte, Santos et al. (2010) documentaron un valor de Hd=0.69 
para Caranx ignobilis  y C. melampygus en las islas de Hawaii, a partir de la 
extracción de ADN mitocondrial codificante para ATPasa6 y ATPasa 8. 
 
 
De otro lado, los niveles de diversidad nucleotídica para cada uno de los 
marcadores fueron diferentes entre sí, puesto que COI  para toda el área de 
estudio arrojó un valor bajo (  =0.01), mientras que con región control el dato fue 
alto (  =0.10). Para interpretar estos resultados en conjunto con la diversidad 
haplotípica, es importante que se tenga presente que los marcadores 
mitocondriales, dadas sus características de presentar una alta tasa de 
sustitución de bases en comparación con el ADN nuclear, permiten hacer 
inferencias acerca de los procesos históricos y demográficos que han moldeado 
la estructura genética de las poblaciones (Avise, 1987; Brown et al., 1979; Vawter 
y Brown, 1986; Wolfe et al., 1987).  
 
 
A partir de esto, en nuestro caso, para COI y región control se revelan sucesos 
históricos y demográficos diferentes por tanto que los valores altos de diversidad 
haplotipica y nucleotídica en región control son típicos en poblaciones estables 
con una historia evolutiva larga o son el resultado del empalme secundario entre 
poblaciones que fueron aisladas geográficamente y que posteriormente sufrieron 
un proceso de expansión. Este indicio es concordante con el registrado por 
Comesaña et al. (2008) para T. trachurus y por Santos et al. (2010) para C. 
ignobilis  y C. melampygus. Por el contrario, COI da a entender que C. hippos  
pasó por un evento que provocó la disminución drástica de la población (cuello de 
botella) y posteriormente tuvo un crecimiento rápido con la consecuente 
acumulación de mutaciones (Grant y Bowen, 1998). Este mismo evento se 
registró para las tres especies de Trachurus mencionadas anteriormente, 
resultando para Citocromo b una baja diversidad nucleotídica. 
 
.3.3 Relaciones genealógicas de los haplotipos, test de 
neutralidad distribución mismatch 
 
Los resultados de la red de haplotipos con ambos marcadores sugieren la 
existencia de dos topologías, las cuales no mostraron una asociación geográfica 
ya que ambos fueron agrupados juntos en cada una de las localidades estudiadas 
para Colombia, por lo que se puede inferir que para C. hippos cohabitan dos 
linajes; esto es aún más evidente al observarse la red de haplotipos que involucra 
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secuencias de Brasil y México, ya que los dos linajes hallados también se 
encuentran distribuidos en dichas regiones, lo que fortalece la premisa de que 
esta especie no presenta especificidad por alguna región geográfica. Es así que 
este hecho puede estar favorecido por principios biológicos propios de la especie, 
como la migración y alta capacidad de dispersión, por factores ecológicos, como 
el dimensionamiento de un área geográfica ilimitada, y aspectos ambientales, 




Esta condición es concordante con lo documentado para otras especies de 
carángidos en donde, por ejemplo, para Decapterus roselli en un estudio 
realizado con citocromo b  por Rohfritsch y Borsa (2005) se evidenció la 
coexistencia de tres linajes; así mismo, indicaron que la frecuencia de estos 
linajes pudo deberse a un aislamiento geográfico en el pasado seguido de un 
contacto secundario. De modo similar Santos et al. (2010) observaron que C. 
ignobilis y C. melampygus tienen dos linajes con frecuencias diferentes en 
Hawaii, demostrando que no existe una asociación geográfica entre estos. 
 
 
Con los resultados obtenidos y discutidos hasta el momento y teniendo como 
base el concepto parsimonioso de que COI por ser una región conservada refleja 
eventos más antiguos que región control, siendo ésta la porción del ADN 
mitocondrial de mayor evolución (Avise et al., 1987; Avise, 2000; Caccone et al., 
1996), se propone entonces que C. hippos estuvo conformada por una sola 
población que por algún suceso ambiental y/o geográfico fue diezmada y 
fragmentada dando origen a dos linajes los cuales no duraron el tiempo suficiente 
para lograr diferenciarse en una nueva especie y que posteriormente hubo un 
nuevo contacto poblacional a partir de un proceso de expansión, viéndose esto 
reflejado en la coexistencia de las dos topologías. 
 
 
Lo anterior se encuentra sustentado en los resultados obtenidos de las pruebas 
de neutralidad D de Tajima y Fs de Fu´s, en donde se hallaron para cada linaje 
evidencias de un proceso de rápido crecimiento poblacional apoyado en los 
valores negativos calculados con los dos marcadores moleculares; esto también 
fue revelado por las curvas mismatch, reforzándose de esta forma la conjetura 
propuesta. Los cuellos de botella, seguidos de expansiones demográficas, dejan 
una huella genética en las poblaciones existentes en la forma de un aparente 
equilibrio entre la mutación y la deriva genética, por el que se suelen observar 
unos cuantos haplotipos compartidos con frecuencias altas y haplotipos poco 
frecuentes que difieren de los otros por unos pocos cambios mutacionales (Bas, 
1995). 
 
Con lo anterior, se podría pensar que estos sucesos de contracción y expansión 
poblacional pudieron estar asociados a las fuertes oscilaciones climáticas 
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ocurridas en el Pleistoceno, cuando los periodos de glaciaciones afectaron las 
poblaciones llevándolas a un descenso en su tamaño seguido de un crecimiento 
rápido, sin embargo, se hace necesario complementar esta investigación con un 
mayor número de secuencias por localidad y el desarrollo del reloj molecular para 
esta especie. Es de subrayar que esta idea está fundamentada en el hecho que 
actualmente es aceptado que la frecuencia de las oscilaciones climáticas del 
periodo en mención ha tenido una profunda influencia sobre la distribución de las 
diferentes especies. De este modo, se reconoce que durante la última glaciación 
las regiones templadas fueron cubiertas de hielo, obligando a las especies a 
desplazarse hacia zonas geográficas que brindaran resguardo (Hewitt, 2000; 
Rohfritch y Borsa, 2005). Así mismo, las regiones tropicales y subtropicales 
también experimentaron cambios en la temperatura ambiental, documentándose 
también el desplazamiento de las especies. Más adelante, durante los periodos 
cálidos, algunas de estas especies confinadas o aisladas se redistribuyeron 
extendiéndose a áreas que previamente no habían habitado, o por el contrario se 
aislaron aún más, terminando por desaparecer (Hewit, 2004).  
 
 
Adicionalmente, en la actualidad algunos aspectos ambientales y oceanográficos 
pueden favorecer este “patrón” dentro de los que se destacan los vientos 
estacionales y las corrientes marinas (Landínez-García et al., 2009). En este 
sentido, en el mar Caribe existen dos tipos de corrientes marinas estacionales 
que pudieron estimular el flujo genético entre poblaciones separadas 
geográficamente y consecuentemente la amalgama entre linajes; dichas 
corrientes son las superficiales y la ascensional. Entre las primeras hay dos 
principales que bordean alternadamente la costa colombiana, una en sentido 
este-oeste, la corriente Caribe (Jimeno, 1994) que podría estar desplazando 
larvas provenientes de Venezuela y Brasil y la otra corriente otra con sentido 
suroeste-noreste conocida como la contracorriente de Panamá-Colombia, la cual 
podría arrastrar los originarios de Panamá, a esto se le suma que las corrientes 
pueden favorecer procesos migratorios en donde individuos del Golfo de México 
podrían desplazarse hacia Colombia, tal como se puede inferir con lo observado 
en la red de haplotipos. Es de anotar que ambas corrientes obedecen al patrón de 
vientos dominantes de la época, por ejemplo la corriente Caribe con los Alisios 
que proceden del noreste-este y la contracorriente con los vientos del suroeste-
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Figura 3. Corrientes marinas presentes para el Caribe colombiano. 






.3.4 Estructura genética poblacional 
 
Los análisis de estructura genética de Caranx hippos realizados con ambos 
marcadores, dieron a conocer que para el Caribe colombiano hay una sola 
población, sugiriendo que las diferencias están dadas por variaciones dentro de 
las poblaciones más no entre las localidades del norte y las del sur, en este 
sentido, nos hallamos frente a una población panmíctica, es decir, una comunidad 
de intercambio genético en la que existe apareamiento aleatorio. Así mismo, los 
índices de fijación Fst no dieron cuenta de una variación significativa entre 
localidades, resultando en que esta especie no muestra un patrón de distribución 
geográfico selectivo. Este fenómeno puede ser comúnmente atribuido a los altos 
niveles de flujo genético como resultado de una gran habilidad de dispersión de 
las especies propias de ambientes marinos y el hecho de que las áreas marinas 
son hábitats casi ilimitados y por lo tanto, tiene lugar un constante intercambio de 
migrantes (Àrnason y Palsson, 1996;  Vis et al., 1997). 
 
 
En resumen, el flujo génico entre poblaciones tiende a reducir las diferencias 
entre grupos locales, independientemente de la deriva génica o la intensidad de la 
selección natural, de tal modo que si el flujo génico es alto las poblaciones 
presentarán cierto grado de homogeneidad y una baja diferenciación genética 
(Stalkin y Hudson, 1991). Este tema del flujo génico ha sido muy discutido en 
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procesos de diferenciación poblacional en peces, indicando que los aislamientos 
por distancia o, por el contrario, la ausencia de estructura poblacional se deben a 
una restricción en el flujo de genes o a ambientes que favorecen la conectividad 
respectivamente, ambos dados por factores ecológicos, históricos y demográficos 
(Borsa, 2003; Karaiskou et al., 2004; Cimmaruta et al., 2008; Landínez-García et 
al., 2009). Dentro de estos factores se destacan el favorecimiento del flujo 
genético por efecto de las corrientes marinas (Landínez-García et al., 2009). 
 
 
Ahora bien, estos resultados son corroborados por el test de aislamiento 
geográfico realizado con cada uno de los marcadores moleculares, registrándose 
baja correlación entre las diferencias genéticas y las distancias geográficas. Sin 
embargo, es importante resaltar que en dicho análisis se hallaron algunas 
diferencias pareadas entre San Antero – Barranquilla, San Antero – La Guajira 
con COI y región control, sumadas a estas la diferencia entre Turbo – 
Barranquilla, lo que probablemente esté explicado por la presencia del mayor 
número de haplotipos únicos hallados en estas zonas y los cuales pueden ser 
resultado del arrastre de individuos de otras regiones por acción de las corrientes 
marinas , siendo factible en este sentido que los haplotipos únicos encontrados 
en La Guajira sean más afines con poblaciones brasileras, por influencia de la 
corriente del Caribe, mientras que Turbo y San Antero presenten mayor 
frecuencia de haplotipos procedentes de Panamá, Costa rica e incluso México.  
 
 
Con lo anteriormente descrito, para el gran Caribe se podría proponer la posible 
existencia de dos grupos genealógicos, uno correspondiente al golfo de México y 
otro para la región de las Guyanas y Brasil, las cuales por procesos migratorios 
que responden a etapas reproductivas y alimentarias pueden estarse mezclando 
en el Caribe colombiano, pues la especie probablemente está cumpliendo alguna 
de dichas fases en las localidades diferenciadas. Sin embargo, para determinar 
esto sería necesario realizar un estudio más amplio en donde se involucren un 
mayor número de muestras de otros países, incluyendo la península de Yucatán, 
las Guayanas y Brasil. 
 
 
Finalmente, las deducciones hechas en este último aparte son concordantes con 
las investigaciones realizadas para especies de carángidos distribuidos en 
Europa, India y Hawaii, en donde se evidenció que para T. mediterraneus, T. 
piaractus, C. melampygus, C. ignobilis y Decapterus russelii no existe una 
pronunciada estructura filogeográfica. Por el contrario, con T. trachurus si se halló 
estructuración poblacional definiéndose dos grupos, uno que incluye las 
poblaciones europeas agrupadas sin evidencia de diferenciación geográfica entre 







El Jurel aleta amarilla Caranx hippos en el Caribe colombiano, presenta una alta 
diversidad haplotípica, registrándose para el primer marcador en 0.99 y para el 
segundo en 0.68; sin embargo, la diversidad nucleotídica difiere para cada uno de 
éstos siendo para COI baja ( =0.01) y en región control alta (  0.1). Al analizar 
la relación genealógica de los haplotipos hallados con estas dos regiones del 
ADN mitocondrial, se  encontraron dos linajes que no muestran una diferenciación 
ligada con zonas geográficas.     
 
 
Estos datos aunados con los resultados de los test de neutralidad brindaron las 
herramientas para inferir que probablemente C. hippos atravesó por 
acontecimientos históricos diferentes en donde se cree que hubo un proceso de 
disminución del tamaño poblacional (cuello de botella) y un aislamiento que dio 
origen a dos linajes, los cuales no lograron diferenciarse y posteriormente por un 
suceso de expansión poblacional lograron unificarse. Así mismo, se logra 
determinar que no existe una asociación a una región determinada. En este 
sentido, se hizo evidente con el análisis molecular de varianza que la especie no 
presenta una estructura poblacional ligada a una diferenciación por distancia 
geográfica, pudiéndose de esta forma establecer que en el Caribe colombiano la 











Para conocer y corroborar algunas hipótesis propuestas como es el caso de la 
era geológica en la que sucedieron los eventos de reducción y expansión 
poblacional, se hace necesario el desarrollo de investigaciones más detalladas 
que permitan hacer uso de la herramienta del reloj molecular. 
 
Así mismo, sería pertinente ampliar el estudio de estructuración involucrando 
secuencias de ADN mitocondrial que incluyan individuos de toda el área de 
distribución de la especie, lo cual a su vez permitiría determinar las unidades de 
manejo.  
 
Por último, se recomienda realizar estudios microsatélites con el fin de dilucidar la 
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